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離れていることが分かった。本研究では Cap Analysis Gene Expression 法により網羅的に検出された転写開始点を
集積した発現プロファイルを用いることで、実際の転写制御に則したモデルで推定を行う手法を提案した。 
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ている。この提案手法を発現データベース Gene Expression Omnibus（GEO）に対して適用し、実験を選別した推
定の有効性を示している。最後に、真核生物では１つの遺伝子に複数の転写開始点が存在しそれらが個別に制御され
る例が多数確認されているが、マイクロアレイではこれら複数の転写開始点の発現量が混合されて測定されるため、
推定が難しくなっていることを指摘している。そこで Cap Analysis Gene Expression（CAGE）法によって転写開始
点ごとに発現量を測定した発現プロファイルを用いて、転写開始点ごとに推定を行う手法を提案している。転写開始
点ごとに異なる発現を示す遺伝子に対する推定に、提案手法は有効であることが示されている。 
 以上により、本論文の成果は計算機による遺伝子解析に関する研究の発展に貢献するものと考えられる。よって博
士（情報科学）の学位論文として価値あるものとして認める。 
